Estudio filogenético y poblacional de ctenómidos de la R. Pampeana by Carnovale, Cecilia Soledad
TERCER CONGRESO INTERNACIONAL 
CIENTÍFICO Y TECNOLÓGICO 
DE LA PROVINCIA DE BUENOS AIRES 
Estudio filogenético y poblacional de 
ctenómidos de la R. Pampeana 
• INTRODUCCION 
Ctenomys es el género con mayor número de 
especies entre los roedores subterráneos, que se 
distribuyen en la región Neotropical, sub-región 
Patagónica. 
En este trabajo se analizaron poblaciones del 
noroeste de la provincia de Buenos Aires (Lincoln y 
Cazón) que aún no han sido bien estudiadas para 
definir su ubicación taxonómica y caracterizar la 
variabilidad genética existente en las mismas. 
OBJETIVOS 
1) Inferir las relaciones filogenéticas para los 
ctenómidos del noroeste de la provincia de Buenos 
Aires y en relación a otras especies de grupos 
filogenéticos no emparentados. 
2) Caracterizar la variabilidad genética inter e 
intra-poblacional a través de marcadores 
moleculares mitocondriales (citocromo b "Cytb" y 
región control) y comparar los patrones 




Se tomaron muestras de tejido en cada localidad de 
las cuales se extrajo ADN total para luego 
amplificar, por PCR, los fragmentos de interés. Se 
obtuvo su secuencia y a partir de las mismas se 
analizaron las relaciones filogenéticas y haplotípicas 






O Arroyo Sauce Chico O Coronel Suárez • Lincoln • Punta Médanos • Tornquist 
O Balneario San cavetano • El Destino • Mar de Cobo O Reta 
CJ Cazón O Estación Celpa • Necochea O Río Quequén Salado 
• Cerro de la Gloria • Estancia La Paloma U!) Punta Indio • San Clemente 
Flgwa B. Red de haplotipos obtenida a partir de un fragmento de la región control mitocondrial (409 pbl 
para ctenómidos pertenecientes a diferentes localidades de la provincia de Buenos Aires. 
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Flgwa A. Árbol filogenético obtenido a partir de secuencias de Cytb (1140 pbl pertenecientes a los 
individuos de las poblaciones estudiadas (Lincoln y cazónl, y de diferentes especies de ctenómidos 
obtenidas del GenBonlc. 
RESULTADOS 
Para Cytb se obtuvieron dos nuevos haplotipos 
(uno para Lincoln y otro para Cazón). Los análisis 
filogenéticos agrupan en un mismo ciado a las 
poblaciones estudiadas junto a aquellas ya 
asignadas a la especie C. talarum (Figura A). Para la 
región control se obtuvo un nuevo haplotipo para 
Cazón (H2) y un único haplotipo para Lincoln (Hl), 
ya reportado para mar de Cabo (Figura B). 
CONCLUSIONES 
La variabilidad genética de Lincoln fue baja, lo cual 
era esperado por tratarse de una población 
pequeña y aislada. Los resultados sugieren que los 
individuos estudiados pertenecen a la especie C. 
talarum. Que Lincoln Y Mar de Cabo compartan un 
mismo haplotipo, sugiere que las poblaciones 
costeras se originaron en el centro de la provincia o 
habrían tenido una distribución más amplia en el 
pasado. 
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